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るため配列解析を行った。配列データは varDBデータベース[2] (Release 10.0) に登録されているPlasmodium
属６種、計７ファミリー分を取得した(Table 1)。 
 
Spesies  Genome Gene families Notation # Seq 
 Plasmodium berghei  str Anka bir  pbe-bir 131  
 Plasmodium chabaudi  str. As cir pcb-cir 195  
 Plasmodium falciparum  3D7 
var  pfa-var 67  
rifin / stevor  pfa-rif  226  
 Plasmodium knowlesi  str. H kir  pkn-kir  63  
 Plasmodium vivax  str. Salvador1 vir  pvx-vir  297 
 Plasmodium ｙｏｅｌｉｉ Str. 17XNL yir pyo-yir 877 










 Plasmodium 属の抗原変異性遺伝子ファミリー７つのうち５つのファミリーにおいて顕著に低い dS 値および
dN値(0～0.05)をもつセグメントペア領域が多数存在することが確認された。0.05 を閾値として、それ以下の値
を持つセグメントペア領域のファミリー遺伝子間での分布状態を Figure 1に示す。 
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断片的に dS 値および dN 値の低いセグメントペア領域が存在しており、Ｃ末端側に偏って集中している。また
遺伝子領域全体がほぼ完全なコピー関係にあるペアもいくつか確認された。更にこれらのペア関係の多くは
intrachromosomal ではなく interchromosomal に分布していることがみられる。ペア関係をゲノムポジション非
依存的に調べるために、ファミリーごとに近隣接合法による階層クラスタリングを行った(Figure 2)。その結果、
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